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ABSTRAK, Model epodemik SIR merupakan salah satu 
model matematika di bidang epidemiologi. Model ini 
terbagi ke dalam tiga subpopulasi yaitu Susceptible, 
Infection, dan Removed.. Pada paper ini, dilakukan 
analisis terhadap penyakit yang disebabkan oleh COVID-
19. Dari model SIR yang telah dibentuk, diperoleh 𝑅𝑅0 =
𝛼𝛼
𝑑𝑑+𝑘𝑘
. Pada simulasi numeric yang dilakukan dengan 
mengambil initial value berdasarkan waktu mulai 
diterapkannya PSBB di beberapa wilayah di Indonesia 
yaitu pada tanggal 07 April 2020 dan disusul beberapa 
wilayah lainnya, diketahui bahwa jumlah individu 
terinfeksi akan semakin menurun dan sebaliknya jumlah 
individu sembuh akan meningkat jika PSBB diberlakukan. 
 
Kata Kunci: Epidemology, SIR Model, Differential 
Equations 
1. PENDAHULUAN 
Terdapat tiga istilah dasar dalam pemodelan 
epidemologi, yaitu endemik, epidemik dan 
pandemik. Suatu penyakit menular dikatakan 
endemik jika penyakit itu terus ada di wilayah 
tertentu tetapi tidak menyebar kewilayah lain. 
Sedangkan epidemik dimana kondisi penyakit 
dapat menular kewilayah-wilayah sekitarnya 
dengan penyebaran yang cukup tinggi tetapi 
tidak sampai menyebar ke seluruh dunia. 
Sedankan pandemic adalah suatu kondisi dimana 
suatu penyakit memiliki potensi penularan yang 
cukup tinggi serta penularannya sangat luas 
bahkan berpotensi menyebar ke seluruh 
permukaan dunia [1].  
Word health Organization (WHO) menyatakan 
COVID-19 sebagai pandemik global pada hari 
kamis tanggal 12 Maret 2020 [2]. Di Indonesia 
tercatat pada awal penyebaran teridentifikasi dua 
individu terinfeksi, hingga beberapa hari 
berikutnya penyebarannya menjadi tidak 
terkendali [3]. Dengan memperhatikan 
penyebaran COVID-19 yang tidak terkendali, 
maka perlu dilakukan pendekatan untuk 
memprediksi kondisi yang akan datang dengan 
mempertimbangkan berbagai faktor baik yang 
uncontrollable maupun yang controllable. 
Dalam pemodelan epidemik, terdapat beberapa 
model epidemologi yang dapat digunakan 
Setidaknya ada tiga model dasar yaitu, model SI, 
SIR dan SEIR. Jika suatu penyakit dengan 
individu yang terinfeksi sembuh dengan tidak 
memiliki daya imun yang kuat maka model yang 
bersesuaian adalah model SI. Tetapi, jika 
individu yang sembuh memiliki daya imun yang 
cukup kuat maka dapat digunakan model SIR. 
Sedangkan jika dalam populasi terdapat variabel 
laten, artinya terdapat individu yang telah 
terinfeksi namun belum menujukkan gejala,  
maka direkomendasikan untuk menggunakan 
model SEIR. Beberapa jenis model epidemologi 
bergantung pada diagram transmisi yang dibuat 
yang merupakan pengembangan dari model SIS, 
SIR dan SEIR diantaranya MSEIR, MSEIRS, 
SEIRS, SIRS, SEI, dan SEIS  [4]. 
2. TINJAUAN PUSTAKA 
Persamaan Diferensial Biasa 
Persamaan diferensial biasa adalah suatu 
persamaan diferensial yang melibatkan turunan 
dari satu atau lebih variabel terikat terhadap satu 
variabel bebas [5]. Misalkan suatu persamaan 




𝑑𝑑𝑥𝑥 = 0 
Pada persamaan ini, 𝑦𝑦 adalah variabel terikat dan 
𝑥𝑥 adalah variabel bebas. 
 
 Sistem Persamaan Diferensial 
Sistem persamaan diferensial merupakan 
kumpulan dari beberapa persamaan diferensial 
yang mempunyai hubungan simultan[6]. Bentuk 
umum dari suatu sistem persamaan diferensial 
adalah sebagai berikut: 
𝑑𝑑𝑥𝑥1
𝑑𝑑𝑑𝑑 = 𝑎𝑎11𝑥𝑥1 + 𝑎𝑎12𝑥𝑥2 + … + 𝑎𝑎1𝑛𝑛𝑥𝑥𝑛𝑛 
𝑑𝑑𝑥𝑥2
𝑑𝑑𝑑𝑑 = 𝑎𝑎21𝑥𝑥1 + 𝑎𝑎22𝑥𝑥2 + … + 𝑎𝑎2𝑛𝑛𝑥𝑥𝑛𝑛 
⋮ 
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𝑑𝑑𝑥𝑥𝑛𝑛
𝑑𝑑𝑑𝑑 = 𝑎𝑎𝑛𝑛1𝑥𝑥1 + 𝑎𝑎𝑛𝑛2𝑥𝑥2 + … + 𝑎𝑎𝑛𝑛𝑛𝑛𝑥𝑥𝑛𝑛 
di mana 𝑥𝑥1, 𝑥𝑥2, … , 𝑥𝑥𝑛𝑛 adalah fungsi terhadap 𝑑𝑑 
dan parameter 𝑎𝑎𝑖𝑖𝑖𝑖 , 1 ≤ 𝑖𝑖, 𝑗𝑗 ≤ 𝑛𝑛 konstan. Sistem 
persamaan diferensial ini dapat ditulis ke dalam 










�          𝐴𝐴 =
�
𝑎𝑎11 𝑎𝑎12 … 𝑎𝑎1𝑛𝑛
𝑎𝑎21 𝑎𝑎22 … 𝑎𝑎2𝑛𝑛
⋮ ⋮ ⋮ ⋮
𝑎𝑎𝑛𝑛1 𝑎𝑎𝑛𝑛2 … 𝑎𝑎𝑛𝑛𝑛𝑛
� 
Bilangan Reproduksi Dasar 
Bilangan reproduksi dasar (𝑅𝑅0) merupakan 
bilangan yang menunjukkan banyaknya individu 
rentan yang dapat terinfeksi yang disebabkan 
oleh satu individu terinfeksi.  
Menurut [7], kondisi yang akan timbul 
adalah salah satu dari tiga kemungkinan berikut: 
1. Jika 𝑅𝑅0 < 1, maka penyakit akan 
menghilang. 
2. Jika 𝑅𝑅0 = 1, maka penyakit akan 
menetap. 
3. Jika 𝑅𝑅0 > 1, maka penyakit akan 
meningkat menjadi wabah 
 
3. METODOLOGI PENELITIAN 
Penelitian ini merupakan penelitian terapan 
dengan menggunakan model epidemik SIR untuk 
mengkaji penyebaran Covid-19. Penelitian ini 
dilakukan berdasarkan tahapan analisis sebagai 
berikut.   
1) Menentukan asumsi pada model epidemik 
SIR  
2) Membangun model SIR 
3) Menentukan nilai awal dan parameter 
4) Melakukan simulasi menggunakan 
pemrograman R 
5) Melakukan interpretasi terhadap solusi 
model COVID-19 
6) Membuat kesimpulan 
 
4. PEMBAHASAN 
Gambaran Penyebaran Covid-19 di Indonesia 




5 yang merupakan salah satu rujukan yang di bisa 
diakses melalui akun SINTA 
(http://sinta.ristekbrin.go.id/covid/). Berikut ini 




Gambar 1. Trend data COVID-19 di Indonesia 
(Kasus Baru Positif) 
 
 
Gambar 2. Trend data COVID-19 di Indonesia 
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Gambar 3. Trend data COVID-19 di Indonesia 
(Kasus Baru Meninggal) 
 
Dari data di atas, terlihat bahwa terjadi 
peningkatan kasus baru positif yang cukup 
signifikan dari tanggal 2 maret hingga 9 Juni 
2020. Sedangkan untuk kasus sembuh baru 
terlihat  pada awal bulan ke-3 yaitu pada hari ke-
65 sebanyak 211 orang.  Pada kasus meninggal, 
kematian tertinggi terjadi pada hari ke-46 
sebanyak 60 orang. Ini menunjukkan bahwa 
penularan covid-19 masih terus berlanjut dengan 
jumlah kasus positif yang semakin meningkat. 
 
Model Epidemik SIR pada Kasus Penyebaran 
Covid-19 
Model epidemik SIR adalah salah satu 
model sederhana yang pertama kali 
diperkenalkan oleh Kermack-McKendrick. 
Model ini membagi populasi ke dalam tiga 
subpopulasi, yaitu Susceptible (individu rentan), 
Infected (individu terinfeksi), dan Recovered 
(individu yang telah sembuh dari penyakit).  
Pada penelitian ini, untuk menggambarkan 
dinamika penyebaran Covid-19 di Indonesia, 
digunakan model epidemik SIR dengan asumsi 
sebagai berikut.  
1) Populasi konstan dan ukurannya cukup 
besar sehingga setiap subpopulasi 
digambarkan sebagai variabel kontinu. 
2) Tidak ada kematian secara alami yang 
masuk dalam subpopulasi rentan, 
terinfeksi dan sembuh (without vital 
dynamic) Hal ini disebabkan karena 
waktu penyebaran penyakit sangat  
singkat. 
3) Populasi homogen (setiap individu 
memiliki peluang terjadi kontak dengan 
individu lain). 
4) Belum ada vaksin pencegahan 
penyebaran COVDI-19, artinya 
pencegahan dan pengobatan berdasarkan 
herd immunity atau kekebalan alami.  
5) Individu yang sudah sembuh memiliki 
imun yang kuat sehingga tidak akan 
terinfeksi lagi 
6) Lockdown/PSBB diterapkan secara lokal 
di Indonesia. 
Asumsi-asumsi di atas dapat digambarkan ke 




Gambar 4. Diagram Kompartemen Model SIR 
 
Berdasarkan diagram kompartemen di atas, dapat 








= 𝑎𝑎𝑑𝑑𝑎𝑎 − (𝑑𝑑 + 𝑘𝑘)𝑎𝑎              (4.2.1) 





di mana 𝑎𝑎 menyatakan tingkat infeksi, yaitu 
banyaknya interaksi yang terjadi antara individu 
rentan (S) dengan individu terinfeksi (I) yang 
menyebabkan individu rentan menjadi terinfeksi. 
Selanjutnya, 𝑑𝑑 menyatakan tingkat kematian 
individu terinfeksi yang disebabkan oleh karena 
Covid-19. Sementara itu, 𝑘𝑘 menyatakan tingkat 
kesembuhan  individu yang terinfeksi.  
Dari model tersebut dapat diketahui 
bahwa  populasi individu rentan (S) dipengaruhi 
oleh banyaknya interaksi antara individu 
terinfeksi dengan individu rentan yang 
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individu rentan. Berkurangnya populasi individu 
rentan yang disebabkan oleh infeksi 
mengakibatkan bertambahnya populasi  individu 
terinfeksi (I) tapi  akan berkurang dengan 
semakin bertambahnya individu yang sembuh 
dan meningkatnya jumlah kematian individu 
terinfeksi. Selanjutnya, perubahan populasi pada 
individu yang sembuh (Recovered) hanya 
dipengaruhi oleh bertambahnya individu 
terinfeksi yang sembuh.  
 
Dari model (4.2.1), diperoleh bilangan 
reproduksi dasar 𝑅𝑅0 =
𝛼𝛼
𝑑𝑑+𝑘𝑘
. Bilangan ini 
menyatakan banyakanya individu rentan yang 
terinfeksi langsung oleh individu terinfeksi yang 
kemudian masuk ke dalam populasi yang 
keseluruhan masih rentan. Hal ini berarti bahwa 
bilangan reproduksi dasar merupakan salah satu 
indikator terjadinya penularan wabah. 
Berdasarkan 𝑅𝑅0, setidaknya terdapat 2 kondisi 
yang dapat dijadikan dasar untuk menentukan 
kebijakan apa saja yang harus diambil oleh 
penentu kebijakan terkait penanggulangan 
wabah, yaitu:    
1. 𝑅𝑅0 < 1. Pada kondisi ini, individu yang 
terinfeksi akan memproduksi rata-rata 
kurang dari satu individu terifeksi baru 
selama periode penularan, sehingga penyakit 
tidak dapat berkembang.  
2. 𝑅𝑅0 > 1. Pada kondisi ini, setiap individu 
yang terinfeksi akan memproduksi rata-rata 
lebih dari satu individu terinfeksi baru 
selama periode penularan, sehingga penyakit 
akan menyerang populasi, dengan kata lain, 
penyakit akan berkembang menjadi wabah. 
Dari kedua kondisi ini, diketahui bahwa 
salah satu upaya untuk menanggulangi 
penyebaran penyakit adalah dengan menurunkan 
nilai 𝑅𝑅0 menjadi lebih kecil dari satu. Agar tidak 
terjadi penambahan kasus terinfeksi, perlu 
diperhatika nilai 𝑎𝑎 dan nilai (𝑑𝑑 + 𝑘𝑘). Kondisi 
(𝑑𝑑 + 𝑘𝑘) tidak dapat dikontrol nilainya, hal ini 
disebabkan belum ada vaksin untuk mencegah 
dan mengobati penyakit yang disebabkan 
COVID-19. Adapun nilai parameter 𝑎𝑎, semakin 
besar nilainya maka semakin besar potensi 
penularan penyakit. Oleh karena, perlu 
dilakukan kontrol terhadap nilai 𝑎𝑎 untuk 
mencegah penyebaran lebih besar. 
 
Estimasi Parameter 
Persamaan (4.2.1) disimulasikan dengan 
menggunakan nilai awal, 
𝑑𝑑(0) = 𝑑𝑑0, 
𝑎𝑎(0) = 𝑎𝑎0, 
𝑅𝑅(0) = 𝑅𝑅0. 
Data nilai awal (initial value) diambil 
berdasarkan penerapan PSBB di beberapa 
wilayah di Indonesia. PSBB pertama kali 
dilakukan oleh Provinsi DKI Jakarta pada 
tanggal 07 April 2020 berdasarkan Surat 
Keputusan Menteri Kesehatan Nomor 
HK.01.07/Menkes/239/2020. Jumlah kasus 
positif (𝑎𝑎0) sebanyak 2.738 orang, jumlah kasus 
individu yang sembuh sebanyak 204 orang. 
Sementara jumlah total populasi di Indonesia 
sebanyak (𝑁𝑁) sebanyak  271.000.000 orang  
[BPS, 2019]. Jumlah populasi rentan pada saat 
𝑑𝑑 = 0 ditentukan dengan rumus, 
𝑑𝑑0 = 𝑁𝑁 − 𝑎𝑎0 − 𝑅𝑅0. 
Sehingga 𝑑𝑑0 = 270,997,058 orang. 
Adapun nilai parameter yang digunakan adalah 









Tabel 1. Nilai-Nilai Parameter pada Kasus 
Covid-19 
Simulasi data dilakukan dengan 
menggunakan software  R version 3.6.1 (2019-
07-05). Package yang digunakan untuk 
menyelesaikan model 4.1 adalah deSolve. Hasil 
simulasi yang diperoleh adalah sebagai berikut. 
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Gambar 5. Simulasi numerik model SIR 
 
Dari gambar 5 di atas, terlihat bahwa laju infeksi, 
dalam hal ini direpresentasikan dengan garis 
merah, cukup tinggi di awal diberlakukannya 
PSBB namun perlahan turun seiring berlakunya 
kebijakan PSBB. Tingginya laju infeksi 
disebabkan karena parameter interaksi antara 
individu terinfeksi dengan individu rentan cukup 
tinggi yaitu 3.45. Seiring dengan berkurangnya 
jumlah Individu terinfeksi, terjadi kenaikan pada 
jumlah individu yang sembuh, yang 
direpresentasikan dengan garis hijau. Dengan 
demikian, dapat dikatakan bahwa PSBB cukup 
efektif menurunkan tingkat penularan virus 
selama dilaksanakan dengan baik dan benar, 
serta tidak melakukan pelanggaran terhadap 
aturan-aturan yang telah dibelakukan.  
 
5. KESIMPULAN 
Berdasarkan hasil penelitian, disimpulkan bahwa 
untuk menurunkan nilai 𝑅𝑅0 menjadi lebih kecil 
dari satu, maka salah satu upaya yang dapat 
dilakukan adalah dengan mengurangi laju kontak 
antara individu rentan dan individu terinfeksi. 
Salah satu kebijakan pemerintah adalah dengan 
menerapkan Pembatasan Sosial Berskala Besar 
(PSBB) yang cukup efektif untuk menekan laju 
penularan virus. Dengan demikian, jika PSBB 
dilaksanakan dengan baik dan benar, serta sesuai 
prosedur yang ditentukan, maka untuk beberapa 
bulan yang akan datang jumlah individu yang 
terinfeksi berdasarkan model SIR akan 
mengalami penurunan yang cukup signifikan. 
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